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dans  des  conditions  plus  confortables  que  je  ne  l’aurai  espéré. Malgré  les  difficultés  liées  à  l’éloignement 
géographique,  l’apprentissage de nouveaux us et coutumes (découverte du fromage et de  la soupe !!!!!), ce 
fut  aussi une  formidable  l’opportunité de  faire de nouvelles  rencontres,   belles,  très  enrichissantes  sur  les 
plans humains et intellectuels. Rencontres qui perdurent.   
Le passage  à  l’INRA d’Avignon dans  le  cadre de mon  stage de DEA m’a permis d’intégrer    le monde de  la 
recherche en biologie végétale en générale et celui de la maturation des fruits en particulier. A la suite de mon 
DEA,  j’ai poursuivi mon apprentissage dans  le monde de  la  recherche par une  thèse  (1996‐2000)  suivi d’un 
séjour postdoctoral à  l’INRA de Guadeloupe et enfin en  intégrant en 2001  comme  chercheur un  centre de 
recherche, le CIRAD.  
La maturation  des  fruits  est  une  phase  importante  de  son  développement  durant  laquelle  s’opérèrent  les 
modifications majeures à l’origine de sa qualité finale. Mon intérêt pour ce processus physiologique s’explique 
par la triple importance de la qualité fruit : 




de  vitamines,  de  composées  crédités  de  propriétés  biologiques  d’intérêt  pour  la  santé  humaine.  
D’ailleurs,  une  des  conclusions  du  récent  colloque  international  sur  l'horticulture  dans  les  villes 
organisé par la FAO à Dakar en 2010 a clairement fait le lien entre la faible consommation des  fruits et 
légumes par la population africaine et le développement de l’obésité et les maladies cardiovasculaires. 
‐  Importance biologique :  le processus de maturation du  fruit  constitue une étape  incontournable à 
l’aboutissement de la fonction reproductrice sexuée chez certaines plantes. En effet, les composantes 
de  la  qualité  (couleurs,  arômes  etc)  sont  également  des  traits  attractifs    des  fruits    vis‐à‐vis  des 




quelques déceptions,   qui finissent toujours par être surmontées heureusement,   mais   surtout énormément 
de moments de  joie  intense.  Les  joies,  c’est  avant  tout  la possibilité de progresser dans  la  connaissance  à 
travers  la maîtrise des  techniques nouvelles,  le  travail en équipe, des  rencontres et échanges  scientifiques 
enrichissants, l’encadrement d’étudiants valeureux, des résultats valorisés et enfin un travail collectif reconnu. 
Ce parcours   n’a  certes pas été  rectiligne  tant au niveau des modèles d’études  (abricot un  fruit  tempéré à 
noyau  et maintenant  banane  fruit  tropical  à  graine  et/ou  parthénocarpique)  que  de  l’approche  (physico‐
chimie, biochimie, biologie moléculaire), mais il m’a permis : i) d’avoir une vue assez globale sur ce processus 
physiologique  complexe  qu’est  la maturation  des  fruits,  ii)  de  saisir  tout  l’intérêt  qu’il  y  a  à  conduire  une 
approche  multidisciplinaire  sur  cette  thématique,  iii)  par  conséquent  la  nécessité  d’inscrire  un  travail  de 
recherche dans une dynamique d’ouverture et d’interaction permanentes. Partant du principe que «un bras 
ne  peut  attacher  un  paquet  (Proverbe  africain) »,  comment  pourrait‐on  en  effet  imaginer  comprendre  un 
phénomène aussi complexe autrement que par une approche pluridisciplinaire ? 
C’est ce parcours que décrit ce mémoire préparé en vu d’obtenir l’Habilitation à Diriger les Recherches (HDR). 




























Fruit non climactérique :  les  fruits non‐climactériques sont à  l'inverse des  fruits qui ne peuvent mûrir après 
récolte.  Ils ne présentent pas de  synthèse auto‐catalytique d'éthylène ni de  crise 
respiratoire. L'éthylène accélère  leur sénescence d'autonomie de maturation et  le 
taux de respiration évolue relativement peu et a même tendance à diminuer 





Fruit  vert  immature :  Fruit  préclimactérique  n’ayant  pas  acquis  la  capacité  à  répondre  à  l’éthylène  ni 
l’autonomie de maturation. Il ne peut mûrir détaché du pied mère. 
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Ces  deux  thèses  inscrites  à  l’école doctorale  de  l’université Antilles Guyane  se  sont déroulées  pour  partie  en  France 
métropolitaine (UMR QUALISUD Montpellier, INP‐ENSIACET Toulouse) et, sous ma responsabilité, en Guadeloupe  au sein 
du  laboratoire  de  caractérisation  physico‐chimique.  Les  activités  réalisées  en  Guadeloupe  ont  consisté  à  suivre  le 
processus  de maturation  post‐récolte  des  fruits  (la  banane  et  la  pomme  surette)  à  travers  les mesures  de  quelques 
paramètres physico‐chimiques (éthylène, fermeté, couleur, °Brix, acidité titrable). La mise en place de ce laboratoire de 
caractérisation  physicochimique  (équipement  et  développement  des  protocoles  expérimentaux)  constitue  une  des 
réalisations physiques acquises dans le cadre de mes activités sur la physiologie de la maturation des fruits.  
Les activités encadrées durant ces travaux de thèse ont, pour ces deux fruits, abouti à : 
‐ A  la  discrimination  et  l’échantillonnage  objectif  des  fruits  de  différentes  accessions  de  pomme  surette  et    de 
banane récoltées à différentes périodes de l’année, 
‐ A  la prise en compte  la physiologie du  fruit et de processus de maturation post‐récolte dans  l’évaluation de son 
potentiel de qualité. 
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Cette  thèse  s’inscrit  dans  la  continuité  du  projet  de  séquençage  du  génome  du  bananier  auquel  j’ai  participé  (co‐
construction du volet qualité du fruit du projet, réalisation expérimentale, analyse et valorisation des résultats). Un des 
objectifs  de  la  thèse  est  d’analyser  la  diversité  et  l’évolution  des  gènes  impliqués  dans  la  maturation  du  fruit  et 
l’élaboration de  sa qualité. Dans  le  cadre de  cette  thèse,  j’ai  co‐encadré  l’étudiant   pour  les aspects  liés à  l’éthylène, 
l’hormone de la maturation (analyse et valorisation des résultats de physico‐chimiques et de données transcriptomique 
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- Coresponsabilité  dans  la  gestion  du  laboratoire  de  biologie  moléculaire  de  Neufchâteau  et  du  laboratoire  de 
radioéléments du CIRAD‐FLHOR à Neufchâteau en ma qualité de personne radio compétente de 2001 à 2011. 
- Membre de  la  commission CORPAQ  (commission  régionale des produits alimentaires de qualité)  sur proposition du 
directeur régional du CIRAD aux Antilles 





























































































































































4. Synthèse des travaux scientifiques               
 




au champ  la maturation  (Figure 1). Chez  les fruits climactériques,  l’éthylène occupe une place centrale dans 
l’initiation et le contrôle d’un grand nombre de ces processus. 
  
A  partir  du milieu  des  années  1980,  le 
développement  spectaculaire  des 
techniques  de  biologie  cellulaire  et 
moléculaire  a  permis  des  avancées 
majeures dans  le domaine des  sciences 
du vivant dont celui de la maturation des 
fruits.  Elles  ont  permis  par  exemple 
d’isoler  et  de  caractériser  les  gènes 
associés  à  la  maturation  du  fruit.  Le 
développement  des  techniques  de 
culture  in  vitro  de  tissus  végétaux  a 
également  conduit  à  l'élaboration  de 
nouvelles  méthodes  d’études,  basées 
sur  la  transgénèse,  et  permis  des 
avancées  majeures  dans  l’étude  du 
fonctionnement  des  gènes  et  de  leur 
impact dans  le processus de maturation 
des  fruits.  Parallèlement,  le 
développement  d’outils  de  séquençage 
et  d’analyse  d’expression  génique  à 
grande échelle a pour sa part ouvert des 
voies  d’accès  aux  séquences  complètes 
du  génome  de  certaines  espèces  fruits 




Leur  décryptage  nous  autorise 




Ils  ont  été  réalisés  successivement  à  la  station  de  technologie  de  produits  végétaux  de  l’INRA  d’Avignon 
d’octobre 1995 à Avril 2000, dans  le cadre de ma  formation doctorale, puis à  la station de Neufchâteau du 
CIRAD  Guadeloupe,  d’abord  comme  post‐doctorant  (juillet  2000  ‐  janvier  2001)  puis  comme  chercheur 
permanent du CIRAD (depuis février 2001).  
Ce parcours géographiquement éclectique en terme d’objets d’études reste néanmoins cohérent sur  le plan 
scientifique. En effet,  l’abricot et  la banane sont,  l’un comme  l’autre, des  fruits climactériques,  l’un est une 
drupe ou fruit à noyau produit des régions tempérées et l’autre une baie (fruit à graine et parthénocarpique). 
Il s’agit donc d’une forme de continuité scientifique mais aussi d’originalité dans la mesure où le processus de 
maturation  de  ces  deux  fruits  était  très  peu  étudié  au moment  où  nos  travaux  ont  été  initiés.  La  banane 





non  climactérique  (Dominguez  et  Vendrell,  1993 ;  Inaba  et  al.,  2007).  Ce  qui  fait  de  ce  fruit  un  modèle 
potentiellement  intéressant pour aborder  les mécanismes  impliquées dans  ces deux  types de processus de 
maturation ainsi que leurs possibles interactions. 
 
Mes  travaux  de  recherche  ont  consisté  dans  un  premier  temps  à  développer  des  outils  de  génomiques 

















utilisation comme marqueur pourrait déboucher  sur des méthodes  rapides de  tri de géniteurs performants 
et/ou d’hybrides issus des schémas de croisements. Si l’importance de ce déterminisme est liée à la régulation 
de son expression par des facteurs environnementaux, cette expression pourra être maîtrisée par les moyens 
technologiques  (conditions  de  transports,  traitement  post‐récoltes,  pratiques  culturales  etc.)    et/ou  génie‐
génétique afin de gérer et/ou améliorer, après récolte, les critères de qualité. 












Au  total, 45 gènes différentiellement exprimés dans  le  fruit ont été  isolés. Ces gènes ont été  séquencés et 
enregistrés dans la banque de données internationale GenBank (annexe 1). Certains de ces gènes codent des 
protéines  de  structure  impliquées  dans  la  machinerie  cellulaire  ou  encore  des  enzymes  associées  aux 
métabolismes présentant un  intérêt  limité par rapport au processus de  la maturation. En revanche, d'autres 
gènes ont présenté un  intérêt par  rapport à  la qualité du  fruit car codant des protéines  impliquées dans  la 
biosynthèse de  l'éthylène,  l’hormone de  la maturation    (3 gènes d’ACC  synthase PA‐ACS1, 2 et 3, un gène 
d’ACC oxydase PaACO, un gène p69RF codant pour une protéine, homologue à E8), le métabolisme des parois 









sur  la  physiologie  moléculaire  de  la  maturation  de  la  banane.  Ces  activités  ont  démarré  avec  le  projet 
PHYMOBAN  (physiologie  moléculaire  de  la  banane)  soutenu  par  le  fond  commun  INRA‐CIRAD  (ancien 
département  FLHOR  programme  Bananier‐Plantain‐Ananas).  J’ai  intégré  ce  projet  comme  post‐doctorant 
pendant 6 mois   en charge du volet génomique  fonctionnel,  les volets biochimique et physico‐chimique du 






département AMIS),  4  autres  banques  soustractives  ont  été  construites.  Leur  séquençage  partiel  a  permis 
d’identifier des ADNc codant pour des protéines impliquées dans divers métabolismes plus ou moins associés 
à  la qualité du  fruit  (Mbéguié‐A‐Mbéguié et al., 2007). Recruté au CIRAD  comme  chercheur permanent en 
2001, j’ai poursuivi mes travaux sur l’obtention, à petite échelle, des ressources de génomique fonctionnelle. 
Afin  d’obtenir  les  séquences  ADN  de  certains  gènes  d’intérêt,  l’approche  « criblage  de  banque  BAC »  en 
collaboration avec  le CIRAD Montpellier (UMR AGAP/Equipe SEG) et d’amplification d’ADN  in vitro (Genome 












est aujourd’hui clairement établi. Chez  les  fruits,  la maturation s’accompagne de nombreuses modifications 
physico‐chimiques  incluant une forte activité respiratoire,  la perte de fermeté et  le changement de couleur. 
Ces  modifications  macroscopiques  sont  les  reflets  d’évènements  biochimiques  et  moléculaires  qui  pour 
certains  sont  spécifiquement mis  en  place  au  cours  de  la maturation.  Suite  aux  progrès  réalisés  dans  le 
domaine de la physiologie de la maturation du fruit, il est aujourd’hui admis que, chez les fruits climactériques 
dont  font  partie  la  banane  et  l’abricot,    l’éthylène  y  joue  un  rôle  prépondérant  en  initiant  et  contrôlant 
nombre  de  ces  évènements.  Pour  toutes  ces  raisons,  l’éthylène  a  fait  l’objet  de  nombreuses  études  aux 
objectifs divers et variés : la biosynthèse et son mode d’action (Lelièvre et al., 1997; Cara et Giovanonni 2008 ; 
Yokotani et al., 2009; Lin et al., 2009 ; Liu et al., 1999),  contrôle post‐récolte de la maturation globale du fruit 







Au moment où  ce  travail a été  initié, on ne  savait que peu de  chose  sur  les mécanismes moléculaires qui 
gouvernent  la  biosynthèse  de  l’éthylène  chez  l’abricot  en  particulier  et  les  fruits  à  noyau  en  général. 
L’isolement chez l’abricot des gènes d’ACC synthase (PaACS1, PaACS2 et PaACS3) et l’ACC oxydase (PaACO1), 
les  deux  enzymes  clé  de  la  voie  de  biosynthèse  de  l’éthylène,    m’a  permis  d’aborder  le  mécanisme  de 
biosynthèse de cette hormone au cours de la maturation du fruit.  
Chez  l’abricot,  la  biosynthèse  de  l’éthylène  s’accompagne  d’une  expression  différentielle  des  gènes  d’ACC 
synthase et d'ACC oxydase entre les phases préclimactérique et climactérique de la maturation du fruit. Dans 
nos conditions expérimentales, aucun messager PaACS3 n’a été détecté chez  les deux variétés alors que  les 




Figure 2 : Expression des gènes d’ACC oxidase (PaACO) et d’ACC synthase (PaACS1 et
PaACS2) pendant la maturation, sur l’arbre, des fruits d’abricot Bergeron etMoniqui
L’expression des gènes a été examinée par hybridation d’ARN totaux pour le gène
PaACO selon le protocole décrit par Mbéguié‐A‐Mbéguié (2000). Celle des gènes d’ACC
synthase a été réalisée par amplification simultanée des gènes PaCAS1 et ribosomique
d’une part et, PaACS2 et ribosomique d’autre part suivi de l’hybridation des amplicons
obtenus au moyen des sondes spécifiques PaCAS1, PaACS2 et ribosomique obtenus,
selon le protocole décrit par Mbéguié‐A‐Mbéguié (2003). Les stades de
développement du fruit sont indiqués en nombre de jours après anthèse. Les chiffres





synthase (PaACS1 et PaACS2) et chez  la variété Moniqui.
Les fruits récoltés à 4 stades de développement ont été traités en continu au 1‐MCP (plus 1ppm) et à
l’éthylène (environ 20 ppm) pendant 48 heures. Au terme des traitements, les fruit ont mûri à l’air et
leur ARN totaux extraits 7 jours après pour les fruits récoltés 89 et 97 JAA (jours après anthèse), 5 et 2
jours après respectivement pour les fruits récoltés 99 et 103 JAA. Comme témoin (control), les fruits ont
été laissés pendant le même laps de temps à l’air. Les chiffres indiqués en bas des autoradiographies
correspondentà la quantité d’éthylène émise par les fruits.
L’expression des gènes a ensuite été examinée par hybridation d’ARN totaux pour le gène PaACO selon
le protocole décrit par Mbéguié‐A‐Mbéguié (2000). Celle des gènes d’ACC synthase a été réalisée par
amplification simultanée des gènes PaCAS1 et ribosomique d’une par t et, PaACS2 et ribosomique
d’autre part au moyen des amorces spécifiques correspondantes et selon le protocole décrit par
Mbéguié‐A‐Mbéguié (2000).
 
Par  rapport  au  dégagement 
éthylénique,  la  dynamique 
d’expression  des  gènes  PaACS1, 
PaACS2  et  PaACO1  chez  la  variété 
Moniqui a suggéré que, l’expression 
des  gènes  PaACS1  et  PaACO1  est 
associée  à  la  faible  émission  de 
l’éthylène  observée  pendant  les 
premières  phases  du 
développement  du  fruit  (phase 
préclimactérique).  L’acquisition  par 
le  fruit  de  l’aptitude  à  mûrir  de 
manière  autonome    s’accompagne 
d’une  induction  du  gène  PaACS1. 
Durant  la  phase  climactérique, 
l'éthylène  «  prend  en  main  »  le 
contrôle  de  sa  propre  synthèse.  Il 
s’en  suit  une  induction  du  gène 
PaACO1 et dans  les phases  tardives 
de  la maturation  de  celle  du  gène 
PaACS2.    Ceci  a  pour  conséquence 
une  forte  émission  autocatalytique 
d'éthylène,  caractéristique  majeure 








En  revanche,  l’expression  du  gène 
PaACS1  induite  concomitamment  à 
l’entrée  du  fruit  en  phase 
climactérique,  n’a  pas  été 
totalement inhibée par le 1‐MCP. Ce 
qui suggère que  l’éthylène n’est pas 
l’unique  facteur  régulateur  de 
l’expression  de  ce  gène  dont 
l’induction  semble  cependant 
nécessaire  à  l’entrée  du  fruit  en 
phase climactérique.  
Dans  nos  conditions  expérimentales,  et  contrairement  à  ce  qui  a  été  observé  chez  la  variété Moniqui  qui 
produit plus d’éthylène, l’expression du gène PaACS2 n’a pas été détectée chez la variété Bergeron alors que 
celle du gène PaACO1 y est plus faiblement exprimée. Compte tenu du rôle limitant de l’activité ACC synthase 
dans  le  schéma  de  biosynthèse  de  l’éthylène,  il  nous  est  apparu  concevable  de  penser  que  la  différence 
d’expression des gènes PaACS2 et PaACO1 était un des éléments d’explication de la différence de production 







à  la biosynthèse de  l’éthylène  le gène 
p69RF  a  été  isolé  au  cours  de  ces 
travaux.  Il  code  une  dioxygenase 
homologue  à  la  protéine  E8  dont  le 
rôle dans  la  régulation négative de  la 
biosynthèse  de  l’éthylène  par  auto 
inhibition  a  été  démontré  chez  la 
tomate  (Penarrubia  et  al.,  1992  ; 
Kneissl  et  Deikman,  1996). 
Caractérisée  chez  les  deux  variétés, 
l’expression  du  gène  ne  présentait 
aucune évolution significative au cours 
du développement et de la maturation 
de  chacune  des  deux  variétés.  En 
revanche,  la  comparaison 
intervariétale  a  montré  que  le  gène 
p69RF  s’exprime  plus  fortement  chez 
la  variété Bergeron qui produit moins 
d’éthylène que chez la variété Moniqui 
qui  en  produit  plus.  Cette  donnée  va 
dans  le  sens  de  l’implication  du 
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Dordrecht, pp. 243‐245. ISBN : 1566‐7693  














L’aspect  éthylène  a  été  abordé 
chez  la  banane  à  travers  trois 
études.  Dans  la  première  étude 
nous  avons  examiné  la  relation 
entre  le  niveau  de  production 
d’éthylène  et  le  paramètre  IFC 
(intervalle  de  temps  entre  la  
floraison  et  la  coupe).  Pour  ce 
faire,  la  production  d’éthylène  a 
été  mesurée  au  cours  du 
développement  et  de  la 
maturation  au  champ  des  fruits 
issues de 4  variétés  dont deux à  
IFJ  longue   Galéo (AA, cv.,    IFC de 
1680 °J) et IDN 110 (AA, cv., IFJ de 
1600  °J),  une  à  IFJ  médiane  
Cavendish  (AAA,  cv.,  IFJ  de  1350 
°J)  et  deux  à  IFJ  courte  Sowmuk 
(AA,  cv.,  IFJ  de  800  °J)  et  Kirun 
(AA,  cv.,  IFJ  de  130  °J).  Les 
résultats obtenus ont montré une 
augmentation  progressive  et 





les  phases  tardives  de  la 
maturation.    Aucune  corrélation 
n’a  pu  être  mise  en  évidence 
entre  le  paramètre  IFC  et  la 
quantité  d’éthylène  émise.  En 
valeur  moyenne,  les  fortes 
quantités d’éthylène détectables au  cours de  la maturation ont été observée  chez  IDN110  (IFC  long, 12,55 
μL.h‐1∙kg‐1)  et  Sowmuk  (IFC  court ;  15,32  μL.h‐1∙kg‐1),  Cavendish  (IFC médiane,  1,97  μL.h‐1∙kg‐1),    Kirun  (IFC 
courte ; 3,52 μL.h‐1∙kg‐1) et Galéo (IFC longue ; 6,29 μL.h‐1∙kg‐1) produisant des quantités plus faibles (figure 5).  
Ces  résultats  indiquent  que  la  durée  de  développement  du  fruit  au  champ  estimée  par  le  paramètre  IFC 
n’impactait pas la quantité d’éthylène produite au cours de sa maturation. 
 
Dans  la deuxième  étude,  nous  avons  examiné  chez  la  variété  (IDN110, AA,  cv.)  l’impact  des  conditions de 
maturation du  fruit  (sur pied, après  récolte à  l’air ou après  traitement à  l’acétylène)  sur  la biosynthèse de 
l’éthylène.  Les  résultats obtenus ont mis  en  évidence une  absence de  corrélation directe  entre  la quantité 
d’éthylène produit et la vitesse de maturation du fruit. En effet à partir du stade vert mature, les fruits de la 
variété  IDN110  mûris  sur  pied  mettent  33  jours  pour  atteindre  la  sur  maturité  et  dégage  une  quantité 
d’éthylène  maximale  de  29,6  μL.kg‐1.h‐1.  Une  fois  récoltés,  les  fruits  mûris  à  l’air  et  après  traitement  à 
l’acétylène  (un  analogue  de  l’éthylène) mettent  respectivement  27  et  10  jours  pour  atteindre  le  stade  de 
maturité  avancée pour des quantités d’éthylène produites  respectives de 11,5 et 22,6  μl.kg‐1.h‐1  (figure 6 ; 
Hubert et al., 2011).  
Aux niveaux moléculaire et biochimique,  l’expression des gènes d’ACC synthase  (MaACS1) et d’ACC oxydase 
(MaACO1 et MaACO2), a   été examinée et  la teneur en ACC, précurseur de  l’éthylène dosée. L’ACC synthase  
(ACS)  et  l’ACC Oxydase  (ACO)  sont  les  deux  enzymes  clé  de  la  voie  de  biosynthèse  de  l’éthylène.    L’ACS 







Dans  la  troisième étude menée  sur  la  variété Cavendish  (AAA,  cv.), nous avons abordé  l’aspect éthylène à 
travers ses voies de biosynthèse et de signalisation en liaison avec l’acquisition de l’aptitude à mûrir du fruit. 
La   production d’éthylène a été suivie pendant  la maturation post‐récolte des bananes Cavendish récoltés à 
trois  stades de développement en  vert :  immature  (40  JAF  (jour après  floraison)),  vert mature précoce  (60 

















En mettant en évidence  la non corrélation entre  la quantité d’éthylène produite et  la vitesse de maturation 
postrécolte,  cette étude  a mis en évidence  l’importance de  la  capacité du  fruit à  répondre à  l’éthylène  (la 
sensibilité  du  fruit  à  l’hormone)  comme  étant  un  point  crucial  dans  la  relation  entre  l’éthylène  et  la 












l’unique  facteur  responsable  de  la  vitesse  de  sa  maturation  du  fruit.  La  sensibilité  du  fruit  à  l’éthylène 
autrement  dit  son  aptitude  à  répondre  à  l’éthylène  (ou  son  analogue)  est  un  des  paramètres  pouvant 
influencer à la fois l’initiation et le déroulement post‐récolte de sa maturation. Pour les fruits climactériques, 
l’aptitude à répondre à  l’éthylène par une production auto catalytique de  l’éthylène est  la propriété qui, dès 
lors quelle est acquise, leur permet de mûrir de manière autonome une fois détachés du pied mère. 
Aborder  cet  aspect de  la maturation  chez  la banane, un  fruit  climactérique, nous est  apparu  intéressant  à 
double titre. Contrairement au mécanisme de biosynthèse de  l’éthylène,  les mécanismes physiologiques qui 
sous‐tendent  l’initiation  de  la  maturation  en  général  et  le  mode  d’action  de  l’éthylène  (perception  et 
transduction du signal) en particulier n’étaient que très peu abordés chez la banane au moment où nous avons 
initiés ces  travaux. En effet, seul  l’isolement d’un gène  (pBER27) codant pour un récepteur qui plus est non 
caractérisé,  avait été publié dans la littérature (Wu et al., 1999). De plus, la banane est une production dont la 
filière  tire  ses  revenus  essentiellement  de  l’exportation  pour  cause  d’éloignement  géographique  entre  les 
zones  de  production  (pays  du  sud)  et  les  zones  majeures  de  commercialisation  (pays  du  nord).  Dans  le 
processus  de  mise  en  marché,  la  banane  est  récoltée  et  transportée  à  l’état  vert  vers  les  sites  de 
commercialisation où  leur maturation  est  induite par  traitement  à  l’éthylène.  La  vitesse de maturation du 




filière banane,   est  la maturation précoce des fruits pendant  le transit (mûr d’arrivage) et/ou  l’hétérogénéité 
de maturité des fruits en sortie de mûrisserie (figure 8). Dans les deux cas de figure, l’impact économique est 
considérable pour  les acteurs de  la  filière. Les  fruits mûris précocement  sont  systématiquement écartés du 
circuit de commercialisation avec à la clé une perte sèche pour le producteur. Quant aux fruits de maturation 
hétérogène en sortie de mûrisserie, ils rendent difficile la gestion des stocks mis sur le marché et accroissent 
ainsi  les coûts de production  (nécessité d’une étape de tri des  fruits, difficulté à mettre en place un control 
global de la maturation post‐récolte). 
 
La  mode  d’action  de  l’éthylène  a  été 
abordée chez la Cavendish (AAA cv.Grande 
naine)  pour  laquelle  les  phases  de 
transition  ont  été  identifiées  (figure  7 ; 
Chillet,  2003).  Chez  cette  variété,  cette 
phase  est  comprise  entre  40  et  60  JAF 
(jours  après  floraison),  cette  aptitude  à 
répondre à l’éthylène va ensuite croissante 
jusqu’à  la  maturité  commerciale  située 
autour  de  90  JAF.  Cette  variété  nous  est 
apparue  comme  un  bon  modèle  pour 
aborder  les  mécanismes  physiologiques 
associés à la sensibilité du fruit à l’éthylène 
en  particulier  et  l’initiation  de  la 
maturation en général. 
Nous  avons  examiné,  chez  cette  variété,  
les  modifications  transcriptomiques  qui 
s’opèrent  entre  40,  60  et  90  JAF.  Deux 
approches ont été utilisées en parallèle: 
- une approche plus ciblée sur les gènes impliqués dans la signalisation éthylénique et dont le rôle a déjà 
été  établi  chez  d’autres  espèces.  Par  cette  approche,  nous  espérions  valider  chez  la  banane  les 













MaEILs et MaERS, des séquences analogues ont  isolés par une équipe  japonaise et publiées dans  la base de 
données  Genbank  respectivement  sous  les  numéros  AB266318  à  AB266321,  et  AB266315  à  AB266317. 
L’analyse comparée des séquences de l’ensemble de ces gènes a permis de distinguer au final 5 gènes  MaEIL  
(MaEIL1,  MaEIL2/AB266318,    MaEIL3/AB266319,  MaEIL4/AB266320  et  AB266321)  et  4  gènes  MaERS 
(MaERS2/AB266317, AB266316, MaERS3/AB266315 et pBER27). 
L’expression de  ces gènes a été examinée au  cours du développement et de  la maturation  fruit  (figure 9). 
Quatre gènes MaEIL1, MaEIL2/AB266318, MaEIL3/AB266319 et MaERS/AB266316, ont présenté une variation 
d’expression  significative  dans  les  deux  tissus.    Pendant  la  phase  de  transition  (entre  40  et  60  JAF)  les 
messagers  du  gène  MaERS/AB266316  diminue  dans  la  peau  et  la  pulpe  du  tissue  alors  qu’une  légère 
augmentation  est  observe  dans  les  phases  tardives  de  la  maturation.  Quant  aux  gènes  MaEILs  les 
BA
Figure 8: Maturation précoce des fruits pendant le transit (A) et




modifications  majeures  de  leur  expression  ont  essentiellement  été  observées  dans  la  pulpe.    MaEIL1  et 
MaEIL3/AB266319  et AB266316    diminuent  significativement    dans  la  pulpe  du  fruit  pendant  la  phase  de 
transition, alors qu’un seul gène MaEIL2/AB266318 est  induit uniquement pendant  les phases tardives de  la 
maturation.  
 
Le  rôle  de  l’éthylène  dans  la  régulation  de 
l’expression  des  gènes  dans  les  tissus  de 
peau  et  de  pulpe  a  également  été  abordé 
sur  des  fruits  traités  après  récolte  à 
l’acétylène  et  au  1‐MCP 
(méthylcyclopropène),  respectivement 
analogue  et  inhibiteur de  l’éthylène  (figure 
10).  MaERS/AB266316,  MaEIL4/AB266320 
et  MaEIL1  sont  négativement  régulés  par 
l’éthylène  dans  les  deux  tissus, 
MaEIL/AB266321  l’est  uniquement  dans  la 
pulpe.  L’éthylène  régule  positivement  les 
gènes  MaCTR1,  MaERS2/AB266317  et 
MaERS3/AB266315  uniquement  dans  la 
peau.  Concernant  le  gène MaERS2  dont  la 




boîte  de  régulation  de  l’éthylène ERE 












soustractives  (plus  de  3000  cDNA  au  total) 
ont  ainsi  été  construites  et  l’expression 
différentielle des gènes qu’elles contiennent 
a été examinée par macroarray.  
Le  séquençage  et  l’analyse  d’une  partie  de 
ces gènes ont permis de  leur attribuer une 
fonction  hypothétique.  Les  résultats 
montrent  que  ces  gènes  codent  pour  des 
protéines  impliquées  dans  des mécanismes 
divers  et  variés.  Par  rapport  au  processus 








gène  d’ACC  oxydase)  et  enfin  l’auxin  (IAA‐



















limité  de    gènes  de  la  voie  de  signalisation  de  l’éthylène  1  gène  ERS  et  3  gènes  EIL  dont  un  seul 
(MaEIL2/AB266318)  induit  dans  les  phases  tardives.  Les  gènes  ERS  et  EIL  font  partie  d’une  famille 
multigénique dans le génome Cavendish dont tous les membres sont loin d’être identifiés d’une part (données 
non publiées, Mbéguié‐A‐Mbéguié et al., 2008b) et, de plus, de nombreuses études ont montré que les gènes 
ERS  et  EIL  étaient  également  régulés  au niveau  traductionnel  et post‐traductionnel.  Par  conséquent,  il  est 
possible que le nombre limité de gènes isolés dans nos travaux ne nous aient pas permis d’identifier tous les 






de ces gènes chez  la banane alors que  les études, certes  limitées en nombre n’avaient  rapporté  jusqu’alors 
qu’une régulation traductionnelle et postraductionnelle de ces gènes chez le fruit. 
 
Si  l’on considère  les gènes ERS  (MaERS/AB266316) et EIL  (MaEIL1, MaEIL2/AB266318, MaEIL3/AB266319),  il 
est  intéressant de noter que  l’expression des gènes EIL  facteurs de  transcription qui agissent en aval de  la 
chaîne de  transduction du  signal, donc proches des gènes de qualité, varie  significativement en nombre et 
pour  l’essentiel  dans  la  pulpe  où  se manifestent  l’essentielle  des  nombreuses modifications  associées  à  la 
qualité. Alors que celle des ERS, protéine réceptrices agissant plus en amont de la chaine est observée dans les 





La  perte  de  fermeté  liée  à  la maturation  du  fruit  a  été  largement  étudiée  chez  de  nombreuses  espèces 
compte‐tenu de son caractère ubiquiste pendant le mûrissement et surtout de son impact économique sur la 
filière  « fruits  et  légumes »  (Fisher  et  Bennett,  1991 ;  Bennett  et  Labavitch,  2008 ;  Brummell  et  Harspter, 
2001 ; Brummell, 2006). En effet,  la perte de fermeté est  le critère d’appréciation couramment utilisé par  le 
consommateur    lors de  l’acte d’achat. Elle conditionne  l’aptitude des fruits au transport et au stockage. Son 
impact  dans  la  durée  de  vie  commerciale  du  fruit  est  également  non  négligeable  en  ce  sens  qu’elle  est 












- PaPME  et  PaβGAL  codant  respectivement  la  pectineméthylesterase  et  la  β‐galactosidase,  deux 
hydrolases pariétales  impliquées dans  la dégradation des pectines. La PME dé‐estérifie  les chaînes 
pectiques  favorisant  ainsi  leur  dégradation  par  d’autres  enzymes  pectolytique  majeures 
(polygalacturonase    et  pectate  lyase)  alors  que  la  β‐galactosidase  achève  l’hydrolyse  les  courtes 
chaînes pectiques, produits de la dégradation des pectines par les enzymes pectolytiques majeures. 









aux  gènes  PaPME  et  PaβGAL.  Ce  qui  laisse  à  penser  que  l’augmentation  de  l’élasticité  des  parois  ou  plus 
largement la modification des ses propriétés physiques durant la maturation de l’abricot, contribue à la perte 










Chez  la  banane  les modifications  des  parois  cellulaires  a  été  abordé  à  travers  l’étude  du  phénomène  du 
dégrain qui se traduit par fragilité du pédicelle du fruit entraînant le détachement prématuré de la banane dès 
la sortie de mûrisserie (figure 11).  
Ce  phénomène,  couramment  observé  chez  la  banane,  constitue,  pour  certaines  variétés,  une  des 
caractéristiques  majeures  de  leur  processus  de  maturation.  Le  dégrain  est  un  des  critères  de  qualité 












composés  polysaccharides  pariétaux  (Imsabai  et  al.,  2006 ;  Saengpook  et  al.,  2007)  et  de  manière 




Nos  travaux  sur  le  métabolisme  des 
parois  de  la  banane  ont  consisté  à 
examiner  au  cours  de  la  maturation 
l’expression  différentielle  des  gènes 
impliqué  dans  ce  processus 
comparativement  dans  la  zone  dégrain 
(ZD)  et  dans  la  zone  médiane  (ZM)  du 
fruit. Les  travaux ont été  réalisés chez  la 
variété  commerciale  Cavendish.  Ils  ont 
focalisé  sur  les  gènes  codant  les 










































Ce métabolisme  a  uniquement  été  étudié  chez  la  banane  compte‐tenu  d’une  part  de  l’importance  de  ce 
métabolisme chez ce  fruit et d’autre part, son  lien avec  la qualité organoleptique du  fruit. Chez nombre de 
fruits,  la  teneur  en  sucres  solubles  du  type  saccharose,  glucose  et  fructose  est  un  des  paramètres 
Figure 11: Expression du dégrain (A) et mesure de son évolution (force










dites  « dessert »  (IDN  110  et  Kirun).  L’approche  biochimique  a  permis  de  constater  que  les  teneurs  en 
différents  sucres  solubles  du  type  saccharose,  glucose  et  fructose,  variaient  d’une  variété  à  l’autre.  Les 
variétés dites « à cuire » sont quasiment dépourvues de saccharose, et accumulent, à la place, du glucose et 
du  fructose,  ce qui  impacte  vraisemblablement  leur qualité gustative.  L’investigation a été poursuivie, et  a 
permis de montrer qu’une activité enzymatique  responsable de  l’hydrolyse du  saccharose  (Invertase acide) 


















mais  résultent  de  réactions  chimiques  ultérieures  (Bell  1981).    Il  s’agit  généralement  de  molécules 
biologiquement actives intervenant dans des mécanismes diverses et variés (sources d’azote et/ou produits de 
fin  de  chaîne,  synthèse  hormone,  interaction  plante‐plante  ou  plante‐pathogène,  intérêt  nutritionnel  pour 
l’homme etc..) 
Les  travaux  relatifs à  ce métabolisme n’ont été menés que  chez  l’abricot. Ces  travaux  se  sont    limités à  la 
caractérisation  du  gène  de  la  polyphénoloxydase  (PPO)  impliqué  dans  le  brunissement  enzymatique  et  de 
deux  gènes  de  Zéaxanthine  époxydase, protéine potentiellement  impliquée dans  la  protection des  plantes 
contre le stress lumineux et la biosynthèse de l’acide abscissique, hormone associée à la maturation (Demmig‐
Adams et Adams 1992; Marin et al., 1996). Concernant  la PPO,  le  travail a été réalisé en collaboration avec 
l’équipe de biochimistes de l’INRA d’Avignon dirigée par Dr FORGET‐RICHARD. Ma participation dans ce travail 
s’est limitée à la construction de la banque d’ADNc de fruit vert ayant permis l’isolement du gène complet de 















L’ensemble des  travaux menés  sur  l’abricot  a  conduit  à  l’enregistrement de plusieurs  séquences  géniques 
enregistrées dans les banques de données, d’articles, de notes publiées et de chapitres d’ouvrage (en premier 
auteur  ou  coauteur),  et  de  participations  et/ou  communications  sous  forme  de  posters  à  des  congrès 
internationaux (voir liste de publications). La caractérisation des gènes en relation avec la maturation du fruit 
a  permis  de mettre  en  place,  aussi  bien  chez  l’abricot  que  chez  la  banane,  les  bases moléculaires  de  la 








L’ensemble des  ressources génomiques générées chez  l’abricot a par  la suite été mis à profit dans  le cadre 
d’un projet de plus grande ampleur  (projet LIGNOME). Elles ont constitué  le point de départ des travaux de 
génomique fonctionnelle haut débit  et de génétique poussée avec respectivement la construction des filtres à 
haute densité pour  l’étude de  l’expression des gènes et  la dérivation des marqueurs moléculaires (Grimplet, 
2004).  Quant  aux  données  obtenues  chez  la  banane,  en  plus  de  permettre  d’aborder  les  travaux  de 
génomique  fonctionnelle décrits dans  ce mémoire,  elles ont  été mises  à profit dans  le  cadre du projet de 
séquençage du génome du bananier actuellement en cours. En effet, les séquences d’ADNc ont été mises à la 
disposition des bioinformaticiens pour  l’entrainement des  logiciels d’annotation dans  le  cadre du projet de 
séquençage du génome de bananier (d’Hont et al., 2012).  Au moyen d’outils bioinformatiques, des marqueurs 
moléculaires de type microsatellite (marqueurs SSR) ont pu être dérivés et pour certains d’entre eux à partir 
des  gènes  potentiels  candidats  (annexe  4).  La  disponibilité  de  ces marqueurs  (et  d’autres  à  venir)  permet 




Les  travaux  réalisés  chez  la  banane  et  l’abricot,  deux  fruits  climactériques  a  permis  d’apporter  quelques 
avancées  dans  la  compréhension  des  mécanismes  physiologiques  de  la  maturation.    Chez  l’abricot,  une 
similitude a été mise en évidence entre  le mécanisme moléculaire de  la biosynthèse de  l’éthylène de fruit à 
noyau et celui de la tomate un fruit à pépin.  
Chez  la banane nous nous sommes  intéressés à trois aspects de  la maturation :  la transduction de  l’éthylène 
en  liaison avec  l’acquisition de  l’aptitude à mûrir,  le métabolisme du  saccharose et  le dégrain. Nous avons 
montré  chez  la  variété  de  banane  IDN110  (AA,  dessert)  que  la  quantité  d’éthylène  produite  n’était  pas 
l’unique facteur responsable de la vitesse de maturation post‐récolte de ce fruit. Comme chez d’autres fruits, 
d’autres  paramètres  (perception  de  l’éthylène  et  transduction  du  signal  qui  en  découle,  interaction  avec 
d’autres hormones) participeraient à ce processus. Chez la banane, la modification de l’expression des gènes 
impliqués  dans  la  perception  et  la  transduction  du  signal  éthylénique  ainsi  que  ceux  impliqués  dans  la 
synthèse d’hormones, a effectivement été observée durant  la phase de transition du fruit (passage du stade 
apte au stade  inapte à mûrir). La dynamique d’expression des gènes codant  les protéines  impliquées dans  la 
transduction du signal éthylénique laisse également à penser que les tissus de peau et de pulpe auraient des 
rôles différents dans  la chaîne d’induction de  la maturation du fruit.  Il faut cependant noter que nos études 
n’ont ciblé que trois étapes de la chaîne de transduction du signal, qui en compte plus, et pour chacune de ces 
étapes contrôlées par une famille multigénique, un nombre limité de gènes. Il conviendrait donc d’examiner la 
séquence d’induction d’autres gènes  codant  les protéines associées à  la perception et à  la  transduction du 
signal éthylénique au cours du développement et de la maturation du fruit. La disponibilité de la séquence du 
génome  du  bananier  permet  aujourd’hui  l’accès  à  ces  gènes.  Par  ailleurs,  les  mécanismes  associés  à  la 
transduction du signal éthylénique n’ont été abordés que sur un angle transcriptomique, ce qui ne présume en 
rien la présence et/ou la fonctionnalité des protéines correspondantes. Or de récentes études ont clairement 
démontré  l’importance, pour  les gènes ERS et EIL, de  l’étape  traductionnelle et post‐traductionnelle dans  la 





L’étude du métabolisme du saccharose en  liaison avec  la qualité organoleptique a permis d’identifier  l’étape 
de dégradation du saccharose par  les  invertases acides comme  limitante dans  la  régulation de  la  teneur du 





contrasté  en  terme  de  teneur  en  saccharose.  Par  ailleurs,  l’activité  invertase  acide  pouvant  être  à  double 
composante  (vacuolaire  et  pariétale),  il  est  également  nécessaire  d’examiner  séparément  le  degré 
d’implication potentielle du (des) gène(s) vacuolaire (s) dans le contrôle de la teneur en saccharose du fruit. La 
disponibilité  de  la  séquence  du  génome  du  bananier  permet  aujourd’hui  l’accès  à  ces  gènes.  Au  delà  du 
métabolisme du saccharose, il convient également de s’intéresser à celui des acides organiques (du moins les 
composés majeurs) dont  l’équilibre avec  les  sucres participe à  la  saveur du  fruit. De  récentes études  sur  la 
diversité  sensorielles des bananes ont  indiqué que  la  saveur du  fruit  serait plus  liée à  la  teneur du  fruit en 
acides  organiques  qu’à  celles  des  sucres  solubles  (Bugaud  et  al.,  2011).  Les  mécanismes  associés  à  la 
régulation de la teneur en acides organiques du fruit, dont on ne sait que peu de chose en ce qui concerne la 
banane  excepté  l’isolement  et  la  caractérisation  récents  d’un  gène  de malate  synthase  (Pua  et  al.,  2003), 
mériteraient d’être examinés.  
Enfin,  nous avons mis en évidence des similarités en terme de mécanismes physiologiques entre le dégrain et 
la perte de  fermeté. Ce qui  laisse à penser que, dans  la  cascade de  voies métaboliques qui  conduit à  leur 
élaboration,  les deux processus partageraient en commun un certain nombre de voies métaboliques au delà 
des  hydrolases  pariétales.  Par  conséquent,  il  conviendrait  pour  le  degrain  de  rechercher  ces  voies 
métaboliques nouvelles. 
 
5.3. Proposition  de  plusieurs  gènes  candidats  dans  la  perspective  d’identification  de  marqueurs 
moléculaires  
Trois  gènes  candidats  (PaACO1  et  PaACS2  et  p69RF)  associés  à  la  synthèse  de  l’éthylène,    ont  ainsi  été 
identifiés  chez  l’abricot  pour  la  biosynthèse  de  l’éthylène  dans  les  phases  tardives  de  la maturation.  Un 
certains nombre de gènes a été mise en évidence comme potentiellement candidats chez  la banane à savoir 
















très  difficile.  Son  coût  de  production  est  élevé  dans  les  Antilles  françaises  comparés  autres  régions 
exportatrices (Antilles Françaises : 840‐870 euros/t ; Cameroun : 630 euros/t). De plus, cette production mono 
variétale est aujourd’hui menacée par l’avènement de la maladie des raies noires causée par un champignon 
(Mycospharela  figensis), à  laquelle est  sensible  l’unique variété d’exportation. Par ailleurs,  la  forte pression 









création  des  repères  de  qualité  spécifiques  à  partir  desquelles  pourront  se  différencier  les  productions 
antillaises. 
Des  efforts  de  création  de  nouvelles  variétés  de  banane  par  hybridation  naturelle  ont  été  réalisés  ces 















La  qualité  du  fruit  est  un  paramètre  complexe.  Par  conséquent  sa  prise  en  compte  dans  la  stratégie  de 
d’amélioration  variétale  par  hybridation  naturelle  telle  que  développée  au  CIRAD  nécessite  comme 
préalables, la disponibilité pour les améliorateurs et les sélectionneurs: 
- d’une base de parents potentiels élargie et caractérisée par rapport au  (x) critère  (s) à améliorer. La 
ressource  génétique  banane  est  large  avec  des  types  dessert  et  à  cuire.  Près  de  400  variétés  de 





variétés  (i)  contrastées utilisables  comme modèles pour  les études de physiologie moléculaires par 
génomiques fonctionnelle comparée, et (ii)  utilisables comme parents potentiels dans des schémas de 
croisement. Cette caractérisation fait actuellement défaut. 
- de  marqueurs  moléculaires  associés  aux  critères  de  qualité  majeurs  et  utilisables  comme  filtres 
précoces  dans  le  processus  de  sélections  des  variétés  issues  des  croisements.  Pour  cela  les 
mécanismes  impliqués  dans  l’élaboration  de  la  qualité  doivent  être mieux  appréhendés,  les  voies 
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métaboliques et  les gènes  régulateurs  identifiés à partir desquels pourront alors être  identifiés des 
marqueurs moléculaires (approche gènes candidats).  
C’est dans ce cadre que s’inscrivent les activités de recherche que je souhaite développer.  Elles seront dans la 
continuité  de  celles,  que  je  mène  au  CIRAD  Guadeloupe  depuis  12  ans,  elles  auront  pour  objectifs 
de comprendre  les  mécanismes  physiologiques  qui  gouvernent  les  critères  pertinents  de  la  qualité  de  la 
banane afin d’en identifier les déterminismes génétiques associés. Elles s’inscrivent également à la fois (i) dans 
le projet scientifique de l’UMR QUALISUD  à laquelle je suis rattaché et qui a pour objectif de développer une 
démarche  intégrée pour  la production et  la préservation de produits et aliments de qualité organoleptique, 
sanitaire  et  nutritionnelle  optimales  et,  (ii)  dans  le  domaine  thématique  « Mécanismes  physiologiques  et 
élaboration  de  la  qualité »  de  l’axe  de  recherche  1  « Caractérisation  et  compréhension  de  la  qualité  des 
produits frais et transformés ». Ces activités ont pour finalité  la production des connaissances et s’intègrent 













géographique  (laboratoire  de  caractérisation  physico‐chimique  équipé  et  opérationnel,  méthodes 
analytiques de biologie moléculaire et de caractérisation physico‐chimique optimisé, constitution et 
plantation d’une collection de travail),  
- de  bénéficier  d’une  éligibilité/accessibilité  à  des  fonds  captifs  de  type  (FEDER,  FCR)  dont  la 
programmation avec une visibilité de 6‐7 ans, pour  certains d’entre eux  stabilise  le dispositif et  les 
activités. 
Tous ces éléments couplés aux avancées dans la connaissance du génome du bananier permettent d’envisager 




12  ans.  Il  aura  pour  objectif  de comprendre  les  mécanismes  physiologiques  qui  gouvernent  les  critères 
pertinents  de  la  qualité  de  la  banane  afin  d’en  identifier  les  déterminismes  génétiques  associés  et  les 
marqueurs moléculaires par une approche gènes candidats. Le projet focalisera sur les aspects suivants:  
- L’éthylène  (voies  de  biosynthèse  et  de  signalisation),  en  liaison  avec  l’initiation  et  la  vitesse  de 
maturation postrécolte, 
- Les processus physiologiques majeurs associés au dégrain 
- La régulation de  la teneur en saccharose et en acides organiques du fruit  impliquées dans  la qualité 
organoleptique 
- La régulation de  la teneur en cathécholamine et plus particulièrement  la dopamine, composé aux de 
propriétés biologique et nutritionnelle avérées. 
 
Pour  un  critère  de  qualité  donné,  la  démarche  scientifique  mise  en  œuvre  pour  aborder  l’étude  des 
mécanismes  physiologiques  et  l’identification  des  gènes  candidats  consistera  à  (i)  identifier  les  variétés 
contrastées  pour  le  critère  de  qualité  d’intérêt,    (ii)  examiner,  à  partir  de  ces  variétés  utilisées  comme 
modèles,  de  la  relation  gène‐fonction/expression‐critère  de  qualité  et  identifier  le(s)  marqueur(s) 
moléculaire(s)  associés  par  une  approche  gènes  candidat.  Le  gène  candidat  «  idéal  »  serait  un  gène 



















l’hétérogénéité  généralement  observée  du  processus  de maturation  postrécolte  des  bananes  posent  deux 
contraintes  à  l’aboutissement  de  cette  action  et  qu’il  conviendrait  de  lever.   D’une  part,  la  définition  des 
points de récolte permettant de disposer d’un matériel physiologiquement équivalent en sortie du champ et, 
d’autre part    la mise au point d’un protocole d’induction de  la maturation et de  conservation post‐récolte 
permettant  une  évolution  progressive  et  homogène  du  processus.  Pour  contourner  ces  obstacles  seront 
envisagés : 
-  Une  récolte  la plus  tardive possible des  fruits au stade  IFJ  (premier doigt  jaune sur  le  régime)   de 
manière à réduire  (à défaut de s’en affranchir complètement)  la variabilité physiologique entre  les 
régimes (ou les doigts sur un même régime) à la récolte.  
- Le  traitement des  fruits à  l’acétylène  (10 000 ppm/18h/20°C) suivi d’une maturation à  l’air à 20°C. 
L’acétylène est   un analogue à  l’éthylène avec cependant un niveau d’affinité moins  important que 
l’éthylène  (Arshad and Frankenberger, 2002). Nous espérons dans ces conditions « souples » nous 
rapprocher le plus possible des conditions d’une maturation naturelle et homogène des fruits. 
Cette  action  menée  sur  la  collection  de  travail  permettra  d’identifier  les  variétés  contrastées  utilisables 









Deux approches   non exclusives mutuellement, sont envisagées pour  isoler  les gènes. L’approche « globale » 
consistera à  isoler, sans apriori,  le transcriptome différentiellement exprimés et potentiellement associés au 




utilisées.    L’outil  bioinformatique  sera  ensuite mis  à  profit  pour  annoter  les  séquences  de manière  à  leur 
assigner une hypothétique  fonction. Appliqué aux variétés contrastées, cet outil permettra  (i) d’apprécier à 
grande échelle les différences d’expression du transcriptome et donc d’accélérer l’identification des potentiels 
gènes  candidats  et  (ii)  d’examiner  la  variabilité  structurelle  des  différents  transcriptomes  et  d’identifier 
massivement des marqueurs moléculaires de types SSR ou SNPs.  L’approche « ciblée » de recherche de gènes 







contrastés.  Il  s’agira  ici  d’examiner  la  relation  Gène/Fonction  (expression)/Critère  de  qualité.  Son 
aboutissement  permettra  d’une  part  de  mieux  appréhender  la  dynamique  de  mise  en  place  des  voies 





maturation  (Choudhury et al., 2008 ; Hubert et al.,2010). Dans ce projet, des  corrélations entre  la quantité 
d’éthylène  produite  et  la  vitesse  de  maturation  post‐récolte  des  fruits  seront  recherchées  à  partie  des 
données  issues de  la collection de travail et de  la descendance. Ces données pourront ensuite être couplées 
aux données de  génotypage dont  les  travaux  sont en  cours.  Il  sera  alors envisageable d’identifier des QTL 
associés à la synthèse d’éthylène et de rechercher une éventuelle co‐localisation des gènes d’ACC synthase  et 
d’ACC  oxydase  dans  une  démarche  d’identification  des  marqueurs  moléculaires  associé  à  la  vitesse  de 
maturation du fruit. 
Un  deuxième  axe  de  travail  consistera  également  à  examiner  la  relation  entre  la  vitesse  de  maturation 
postrécolte et la dynamique de d’expression des voies de signalisation éthylénique au moyen d’une approche 






• Examiner  les modifications  des  composantes majeures  des  parois   par  des  analyses  biochimique  et 
microscopique qu’ont laissé entrevoir les premières études moléculaires. Ces analyses seront réalisées 
comparativement dans  les ZD  (zone dégrain) et ZC  (zone  contrôle) de  la peau, et dans  la pulpe.  Les 




potentiels.  Mais  le  dégrain  est  un  phénomène  complexe  impliquant  des  cascades  de  voies 
métaboliques allant au‐delà de l’action des hydrolases pariétales et qu’il conviendrait d’identifier. Dans 
le cadre de ce projet, ces voies métaboliques et  les gènes  régulateurs clé seront  recherchés. Pour ce 
faire  l’approche d’isolement « globale » et  sans à priori des gènes par des nouvelles  technologies de 
séquençage sera mise en œuvre sur un échantillon de 2‐4 variétés contrastées. La  relation entre ces 
gènes et le dégrain devant aboutir à l’identification des gènes candidats, sera par la suite précisée par 
des analyses   globales du  transcriptome couplées aux études d’expression génique par qPCR. Enfin  la 
variabilité  structurelle  des  séquences  des  différents  transcriptomes  sera  examinée,  des  marqueurs 




de gènes  connus pour être positivement  régulés entre autre par  l’éthylène. Ces données posent des 
questions sur la relation entre le processus d’initiation de la maturation de manière générale et celui du 
dégrain.  Les  mécanismes  physiologiques  qui  sous‐tendent  le  dégrain  constituent‐il  une  réponse 














L’étude du métabolisme du saccharose en  liaison avec  la qualité organoleptique a permis d’identifier  l’étape 
de dégradation par les invertases acides comme étant une étape clé. Cependant, aucun gène candidat n’a pu 
être  validé  comme  candidat    malgré  l’indentification  MaCIN1  potentiellement  intéressant  et  codant  une 
invertase  acide  pariétale.  Par  ailleurs,  la  disponibilité  de  la  séquence  du  génome  du  bananier  a  permis 









les mécanismes de défense contre  la pourriture de couronne  (une des maladies post  récolte majeure de  la 
banane), a récemment été évoquée (Lassois et al., 2011). Ce projet focalisera sur les voies métaboliques pour 
l’instant  méconnues  et  régulant  la  teneur  en  dopamine  chez  la  banane.  Celles‐ci  seront  étudiées 
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pCav1  EST fragment in pGEM‐T  AF420408  706  Inconnue 
pCav2 (Aconitase)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T   Unregistered     Aconitase Hydratase 
pCav3  EST fragment in pGEM‐T  AY053463  362  Protéase inhibitor 
pCav4  EST fragment in pGEM‐T  AF411955  658  Protein phosphatase 2AB regulatory subunit‐like protein  
pCav5  EST fragment in pGEM‐T  AF416677  862  Endochitinase  
pCav 6   3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (11P3)  Bankit1108746  1359   Putative system A transporter isoform 2 r 
pCav7  EST fragment in pGEM‐T  AF419850  1020  suppressor of K+ transport growth defect‐like (SDK1) salt‐induced AAA‐Type ATPase  
pCav8  EST fragment in pGEM‐T  AF420411  455  Inconnue 
pCav9  EST fragment in pGEM‐T  AF420410  715  Inconnue 
pCav10 (MA‐SAHH)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (13R2)  Unregistered  1251  Adenosylhomocysteinase‐Like 
pCav 11 (MA‐HSC70)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (13V11)  Unregistered  1306  Heat shock protein 70 
pCav12 (MA‐UPTG1)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (12R25)  Unregistered  1249 
UPTG: Proteine Transglycosylase pCav12‐5' (MA‐UPTG1)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (12R25)  Unregistered  678 
pCav13 (MA‐UPTG2)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (13R13)  Unregistered  1249 
pCav13comp (MA‐UPTG2)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (13R13)  Unregistered  1374    
pCav14 (MA‐IFR)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (12V16)  déjà isolé chez banane  1138  IsoFlavonol Reductase 
pCav15  EST fragment in pGEM‐T  AY056040  1023  Inconnue  mais présence de motifs O‐Acetyl Transférase 
pCav16 (MA‐ARP)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (22J3)  Unregistered  1824  Auxine responsive Protein / JAR1 (JASMONATE RESISTANT 1); putative auxin‐responsive protein 
pCav17 (MA‐Aux/IAA Prot)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (10R1)  Unregistered  546  Aux/IAA protein like 
pCav18  EST fragment in pGEM‐T  AF420409  706  Inconnue 
pCav19 (MA‐Actine)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T  déjà isolé chez banane  905  Actine 
pCav20  EST fragment in pGEM‐T  déjà isolé chez banane  509  Idem que métallothioneine Banane (U49044)  
pCav21  EST fragment in pGEM‐T (Inv5)  Bankit1108820  491  A.thaliana zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
pCav22  EST fragment in pGEM‐T  AF414128  765  Calmodulin‐like protein 
pCav23  EST fragment in pGEM‐T  AF417204  769  Germin‐like protein 
pCav24  5'RACE fragment in pGEM‐T  Unregistered (Ea27)  1120  Putative polypeptide contains nucleic acid binding and KH domains 
pCav 25  5'RACE fragment in pGEM‐T  Unregistered  844  S. aurantiaca cysteine proteinase precursor (PRT22) mRNA AF411121 
pCav26 (MA‐GST2)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (9R22)  Unregistered  406  Papaver somniferum glutathione S‐transferase 2 
pCav27  EST fragment in pGEM‐T  AF414129  532  Submergence induced protéine 
pCav28 (MaARF)  3'RACE cDNA fragment in pGEM‐T (22B6)  Unregistered     A. Thaliana ARF GAP‐like zinc finger‐containing protein ZIGA3 
pCav29  EST fragment in pGEM‐T  AF419849  348  Inconnue 
pCav30 (MaPME)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (S4B43)  FJ264505  1923  Pectineméthylestérase 
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pCav31 (MaCWI)  complete cDNA in pGEM‐T (3R3)  Idem que AY180200  2049  Cell Wall Invertase 
pCav32 (MaSuSy)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (10R13)  Unregistered  1810  Sucrose Synthase 
pCav32‐5' (MaSuSy)  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (SuSyRT1‐2)  Unregistered  800  Sucrose Synthase 
pCav33 (MaSPS)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (S6B25)  Unregistered  1504  Sucrose Phosphate Synthase 
pCav34 (MabAmy)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T   déjà isolé chez banane  868  Beta‐amylase 
pCav35 (MaaAmy)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (12V11)  Idem que AF533648  1320  Alpha‐Amylase 
pCav36 (MaPFP3)  complete cDNA in pGEM‐T (22R3)  Unregistered  1951  Pyrophosphate dependent phosphofructokinase 
pCav37 (MaPFP2)  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (PFP19)  Unregistered  1065  Pyrophosphate dependent phosphofructokinase 
pCav38 (MaPFP1)  complete cDNA  in pGEM‐T  Unregistered     Pyrophosphate dependent phosphofructokinase 
pCav39 (MaACO1)  complete cDNA  in pGEM‐T  déjà isolé chez banane  1078  ACC oxydase 
pCav40 (MaACO1 Inaba)  cDNA Fragment in pUC 118  déjà isolé chez banane  844  ACC oxydase 
pCav41 (MaACS1 Inaba)  5'Race fragment in pUC118  déjà isolé chez banane  1063  ACC synthase 
pCav42 (MaACS2 Inaba)  cDNA fragment in pU118  déjà isolé chez banane  1103  ACC synthase 
pCav43 (MaACS3 Inaba)  cDNA fragment in pU118  déjà isolé chez banane  1103  ACC synthase 
pCav44 (MaERS2)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (6‐20)  AF445195  1293  Ethylene receptor2 
pCav45 (MaERS3)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (101‐2)  AF445196  1676  Ethylene receptor3 
pCav45‐5' (MaERS3)  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (ER1)  Unregistered  1300  Ethylene receptor3 
pCav46 (MaEIL1)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (22V1)  Unregistered  1800  EIN3‐Like 
pCav47 (MaEIL2)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (22V2)  Unregistered  1841  EIN3‐Like 
pCav48 (MaEIL3)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (22V3)  Unregistered  1920  EIN3‐Like 
pCav49 (MaEIL4)  Complete cDNA  in pGEM‐T   Unregistered  2448  EIN3‐Like 
pCav50 (Madad1‐like)  Complete cDNA  in pGEM‐T   Unregistered  583  Defender Against apoptotic Death  1 (dad1 gene) 
pCav51  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T   Unregistered  1250  Protein kinase family protein / peptidoglycan‐binding LysM domain‐containing protein 
pCav52  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T   Unregistered  900  Picea sitchensis clone WS0279_B10 unknown mRNA 
pCav53 (MaCTR1‐like)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T   Unregistered  1925  CTR‐like 
pCav54  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T   Unregistered  704  Arabidopsis thaliana putative protein transport protein SEC12p (At2g01470) mRNA 
pCav55  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T  (clone 25‐25)  Unregistered  952  EIN3‐Like 
pCav56  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T  (clone 25‐28)  Unregistered  1082  EIN3‐Like 
pCav57   5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 25‐31)  Unregistered     EIN3‐Like 
pCav58   5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone25‐42)  Unregistered  842  EIN3‐Like 
pCav59  (MaXTH3)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐72)  FJ264506  1100  Xyloglucan EndoTransferase      
pCav60  (MaXTH4)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐29)  FJ264507  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav61 (MaXTH5)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐93)  FJ264508  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav62 (MaXTH6)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐82)  FJ264509  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav63 (MaXTH7)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐36)  FJ264510  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav64 (MaXTH8)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐53)  FJ264511  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav65 (MaXTH9)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐46)  FJ264512   1100  Xyloglucan EndoTransferase 
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pCav66 (MaXETsup 2)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐23)  Unregistered  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav67 (MaXETsup 3)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐28)  Unregistered  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav68 (MaXETsup 4)  RT‐PCR cDNA fragment in pGEM‐T (clone 3‐3)  Unregistered  500  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav69 (MA‐PIP1like)  3'RACE‐PCR cDNA fragment in pGEM‐T (clone 1‐43)  Unregistered  1100  Aquaporine‐like protein 









pCav74  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 2‐36)  Unregisterd  925  BSD domain‐containing protein  
pCav75 (cDNA RGP3 clone 341)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T   Unregistered  1384  RGP like complet cDNA sequence 
pCav76 (Lypox clone Geno)  Genomic fragment in pGEM‐T     Unregistered  476  Fragment génomique lypoxigenase‐like 
pCav78  Genomique fragment  Unregistered  621  Proteine kinase like  
pCav79 (MaXTH10)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 19)  Unregistered  1100  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav80  Génomique fragment   Promoteur MaRGP2(clone GW 26)  Unregistered  294  Fragment génomique promoteur1 MaRGP2 
pCav81  Génomique fragment   Promoteur MaRGP2(clone GW 28)  Unregistered  292  Fragment génomique promoteur2 MaGP2 
pCav82  Génomique fragment   Promoteur MaRGP2(clone GW 52)  Unregistered  342  Fragment génomique promoteur 3 MaRGP2 
pCav83  Génomique fragment  3'UTR MaRGP2(clone GW 66)  Unregistered  440  Fragment génomique partie 3'UTR MaRGP2 
pCav77  Génomique fragment   Promoteur MaRGP3(clone GW 67)  Unregistered  544  Fragment génomique promoteur1 MaRGP3 
pCav84  Génomique fragment   Promoteur MaRGP3(clone GW 80)  Unregistered  599  Fragment génomique promoteur2 MaGP3 
pCav110  Génomique fragment   Promoteur MaRGP3(clone GW 84)  Unregistered  545  Fragment génomique promoteur 3 MaRGP3 
pCav85  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 124)  Unregistered  726  Ethylene over producer 
pCav86  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 109)  Unregistered  484  neutral/alcaline Invertase 
pCav87  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 110)  Unregistered  291  neutral/alcaline Invertase 
pCav88  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 135b)  Unregistered  768  Glutamate décarboxylase 
pCav89  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 3)  Unregistered  664  MaMADS1 (partie 3'UTR du clone SSh 2e08) 
pCav90  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 145)  Unregistered  447  Ricinus communis clathrin heavy chain, putative, mRNA 
pCav91  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 143)  Unregistered  323  Zea mays NADPH HC toxin reductase (hm1) gene / Gène de résistance 
pCav92  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 157)  Unregistered  264  Ethylene responsive factors 
pCav93  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 158)  Unregistered  296  Ethylene responsive factors 
pCav94  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 160)  Unregistered  323  Ethylene responsive factors 
pCav95  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 16)  Unregistered  532  Oryza sativa (indica cultivar‐group) IAA‐amino acid hydrolase (IAR) mRNA, complete cds 
pCav96  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 19)  Unregistered  641  Oryza sativa (indica cultivar‐group) IAA‐amino acid hydrolase (IAR) mRNA, complete cds 
pCav97  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 25)  Unregistered  633  Oryza sativa (indica cultivar‐group) IAA‐amino acid hydrolase (IAR) mRNA, complete cds 
pCav98  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 34)  Unregistered  607  Oryza sativa (indica cultivar‐group) IAA‐amino acid hydrolase (IAR) mRNA, complete cds 
pCav99  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 42)  Unregistered  531  Oryza sativa (indica cultivar‐group) IAA‐amino acid hydrolase (IAR) mRNA, complete cds 
pCav100  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 43)  Unregistered  473  Oryza sativa (indica cultivar‐group) IAA‐amino acid hydrolase (IAR) mRNA, complete cds 
pCav101  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 45)  Unregistered  496  Oryza sativa (indica cultivar‐group) IAA‐amino acid hydrolase (IAR) mRNA, complete cds 
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pCav102  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 37)  Unregistered     Solanum tuberosum vacoular processing enzyme 1 (VPE1) mRNA, complete cds 
pCav103  Génomique fragment   Promoteur MaCWI1(clone  172)  Unregistered  472  Promoteur 1 gène MaCWI 
pCav104  Génomique fragment   Promoteur MaCWI1(clone  177)  Unregistered  710  promoteur 2 gène MaCWI 
pCav105 (MaXTH11)  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 57)  Unregistered  489  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav106 (MaXTH12)  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 53)  Unregistered  439  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav107 (MaXTH13)  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 56)  Unregistered  490  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav108 (MaXTH14)  5'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 55)  Unregistered  490  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav109 (MaXTH15)  3'Race cDNA fragment in pGEM‐T (clone 78)  Unregistered  311  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav111 (MaXTH16)  Fragment RT‐PCR in pGEM‐T easy (clone 97)  Unregistered  213  Xyloglucan EndoTransferase 
pCav112 (MaCTR2)  Genomic fragment in pGEM‐T easy (clone GW4)  Unregistered  520  CTR‐like 
pCav113 (MaCTR3)  Genomic fragment in pGEM‐T easy (clone GW40)  Unregistered  557  CTR‐like 
pCav114 (MaCTR4)  Genomic fragment in pGEM‐T easy (clone GW44)  Unregistered  521  CTR‐like 
pCav115 (MaRGP2)   cDNA fragment in pGEM‐T (clone 98)  Unregistered  1100  MaRGP2 protéine récombiante (anticorps) 
pCav116 (MaRGP2)   cDNA fragment in pGEM‐T (clone 98)  Unregistered  1100  MaRGP2 protéine récombiante (anticorps) 
pCav117 (MaEIL2)   cDNA fragment in pGEM‐T (clone 103)  Unregistered  1000  MaEIL2 protéine récombinante C‐Terminale (anticorps) 
pCav118 (MaEIL2)   cDNA fragment in pGEM‐T (clone 104)  Unregistered  1000  MaEIL2 protéine récombinante C‐Terminale (anticorps) 
pCav119 (MaEIL2)   cDNA fragment in pGEM‐T (clone 105)  Unregistered  1000  MaEIL2 protéine récombinante C‐Terminale (anticorps) 
pCav120 (MaEIL2)   cDNA fragment in pGEM‐T (clone 106)  Unregistered  1000  MaEIL2 protéine récombinante C‐Terminale (anticorps) 



















































Locus/primer  ID library  Blast  SSR  FORWARD PRIMER1 (5'‐3')  Tm(°C)  REVERSE PRIMER1 (5'‐3')  Tm(°C)  PRODUCT size (bp) 
mMECIR0491  pCav6  hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cu.  (AT)6  TTCCTGCTGCCATTACAC  56  CTTACAGGGTGCCAACAA  55  230 
mMECIR0492  pCav13_cDNA_complet  UDP‐glucose:protein transglucosylase‐like protein    (TCT)5nnn(GA)8  TGGATCTGGTTTTTGTGTG  55  TCGTTTCGGTTGTAGAGC  55  250 
mMECIR0493  pCav21  At2g01275 [Arabidopsis thaliana]  (AAG)5  GGAGGTCAGAAGCACGA  56  TTCAAGCTGCCACAACA  56  188 
mMECIR0494  pCav22  calmodulin‐like protein [Musa acuminata]   (TG)6c(GT)12  CATGATACGGGCTTACGA  56  TCAATTACCAGCATCCTTACTT  56  266 
mMECIR0499  SSH didier cl14  class III acidic chitinase [Musa acuminata]  (AG)8  GCTTGCCTTTGGTTGTG  56  CCAGTAGACGCCAATGC  56  172 
mMECIR0500  SSH didier cl3  Mettalothionein like  (AG)9  CAGCAGACGCACACAAA  56  GCAACTGCAAATGAGGG  56  250 
  pCav121 
MaEIL6‐1  ( ag ) 10  GCATGGCATATCCCAGACTT    GAAATGAAATCACTGCTGCAA    197 
MaEIL6‐2  ( ta ) 10  AGCCACAGATATCGGAGCAA    TCCGTTTTCGTTGTGTCTTG    200 
  pCav  MaERS2 (Genomic)  ( tg ) 5  AGGATGGAAGCCTTGAGCTA    GACAGCTGCAATTGGCTTTA    198 
  pCav63  MaXTH7‐1   ( ag ) 10  GTGCAGAGGAACTACATGGT    TCAGCAGCCTACATAAGAAGA    165 
 
pCav66 
MaXTH7b‐1   ( ga ) 9  GAACCAGGAGCTGGACTT    TCAGCAGCCTACATAAGAAGA    198 
  MaXTH7b‐2  ( tc ) 5  Primer not found    Primer not found    No product 
  pCav67  MaXTH7c‐1   ( ga ) 6  GAACCAGGAGCTGGACTT    TCAGCAGCCTACATAAGAAGA    198 
  pCav65  MaXET9‐1   (tc)5  Primer not found    Primer not found    No product 
  pCav79  MaXTH10  ( ag ) 10  GTGCAGAGGAACTACATGGT    TCAGCAGCCTACATAAGAAGA    165 
  pCav105  MaXTH11 (5'UTR)  ( agaa ) 4  Primer not found    Primer not found    No product 
  pCav107  MaXTH13 (5'UTR)  ( agaa ) 4  Primer not found    Primer not found    No product 
  pCav108  MaXTH14 (5'UTR)  ( agaa ) 4  Primer not found    Primer not found    No product 
  pCav71  MaPME2 
( ta ) 14  CAGCTATGAAGAAATTCTCTGTAATTC    TTGTCCCAAGGGATGAAAAA    375 
( ct ) 5  CTGTTTGCACCGCTAACGTA    CCCGAGGTCAGATGATGAAG    192 
( ct ) 8  CCCTAACGGCACTCTATTTCC    CGAGACAAGAAAAGCCAAGG    210 
  pCav72  MaPME3 
( ct ) 8  CTCGGCAAAAGCTGATTCAC    TCAAACCACGCTGCAAACTA    204 
( ctt ) 6  Primer not found    Primer not found    No product 
( tcc ) 5  CCATTTCCCTTGGAAGGAGT    TCGGATGAAGCTGGATTACC    198 
( tttc ) 5  Primer not found    Primer not found    No product 
( ttcc ) 4  Primer not found    Primer not found    No product 
  pCav74  BSD domain‐containing protein  ( at ) 5  Primer not found    Primer not found    No product 
  pCav104  MaCWI Prom 2  ( aat ) 5  Primer not found    Primer not found    No product 
    MaCIN1.1 
( aat ) 5  GCCGTATATATCGAGGATTGG    GAGGAAGAGGGCACTGTTGA    195 
( ctc ) 7  GGAACTGGATCAACGGTACG    CACTCGATTACGTGGGGAAG    199 
( atg ) 8  Primer not found    Primer not found    No product 
    MaCIN2 
( ta ) 10  ATGGGAGATGAAAGCACCAG    GTTGCTTTGGACCACGATG    198 
( ac ) 7  ATGGGAGATGAAAGCACCAG    GTTGCTTTGGACCACGATG    198 




( ta ) 5  TTGCCAGTGTTCATGCAAAT    AGAAGGTCCCAAGGGGTTTA    200 
( ta ) 5  ACTTTTGCCGGCTTCGTT    GGCTCCAAAACTCTCCACAA    213 
( caaa ) 3  Primer not found    Primer not found    No product 
    MaCIN6 
( ct ) 15  AAAACCTGGCAAATGAGCAG    GAGTGAGCCCAATGGATGTT    201 
( ctca ) 3  AAAACCTGGCAAATGAGCAG    GAGTGAGCCCAATGGATGTT    201 
    MaCIN7 
( tc ) 7  Primer not found    Primer not found    No product 
( ct ) 14  GTCGTCTCCTCCATGATGCT    CGGGGAACGTACGTAGTTAGT    200 
( ac ) 11  GTCGTCTCCTCCATGATGCT    CGGGGAACGTACGTAGTTAGT    200 
( ct ) 12  CTACGTACGTTCCCCGTACC    AGTGTGCCCACACGATGTT    208 
( ac ) 9  CTACGTACGTTCCCCGTACC    AGTGTGCCCACACGATGTT    208 
( ctc ) 5  TGCTTCCGTTGTCGACAGTA    AAGCAACCGTGAGAGCAAAT    219 
    MaVINV1 
( ccg ) 6  TCGCAAGTTTTCGCATATCT    GATGGTCAGGGTGGAGAAGA    208 
( ctt ) 5  GTCCTACCCCTGGACCAACT    TCACAACGAGTAGCCCATGA    201 
    MaVIN2 
( ga ) 10  TTAGCCCGCATTGTTAGAGG    GCGAGGTGGCAGAACATTAT    189 
( ga ) 5  TCAGGCGAAATGAAAGATCC    TGTTTCCCCACTTGTCTTCA    194 
( gt ) 10  CCACGTCGGTTAAGATCTGG    TTCCCGCAACAGCAAATTAT    206 
( ctc ) 5  TGTTCCTTCGTTTCCTCCTG    GCTGCAAGCACTTCTTCCTC    182 
( cttccc ) 3  ACGCCTCCAAGACGTTCTAC    GGAACAGGACCTTCAATGCT    231 
    MaVIN3 
( ct ) 8  GGACCAAAGAAATGCTCCAA    TTTGGATCTGATGCATGGAA    202 
( ata ) 6  Primer not found    Primer not found    No product 





































































































- Etude  de  génétique  poussée  (QTL, 
héritabilité des caractères 
DEVELOPPEMENT DE MARQUEURS 
MOLECULAIRES DE QUALITE  
- Analyse  des structures  séquences alléliques   
- Dérivation des marqueurs  ( SNPs et SSR 
DISPOSITIFS
- Laboratoire de biologie moléculaire   CIRAD 
Neufchâteau  
- Laboratoire de biochimie‐enzymologie 
INRA/UMR QUALITROP Duclos  
COLLABORATIONS
Guadeloupe 
- UMR AGAP/AMPV (ressources génétiques, 
étude d’association) 
- INRA/UMR 94 QUALITROP (caractérisation 
physico‐chimique, expression allélique) 
Montpellier 
- UMR AGAP/SEG (analyse de séquence, 
génotypage)  
